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Abstrakt

Ektomykorhizni (EcM) houby tvofi mutualistické vztahy s casti nahosemennych
a krytosemennych dfevin, které maji vyznamnou roli pro fungovéani vétSiny terestrickych
ekosystémi. Pomoci enzymil schopnych vyvazovat dusik a fosfor z komplexnich organickych
sloucenin zpftistupiiuji EcM houby tyto prvky svym hostitelskym rostlinam, které jim na oplatku
poskytuji uhlikaté latky, na nichZ jsou EcM houby zivotné zavislé. Jednotlivé druhy EcM hub
se vSak mezi sebou vzajemné liSi ve své schopnosti vyvazovat dusik a fosfor z organickych
sloucenin, podobn¢ jako ve svych pozadavcich na uhlikaté latky od rostlin. Vyznam EcM
symbidzy pro ekosystém proto zavisi na druhové bohatosti pfitomnych EcM hub, kterou
na velkych prostorovych skéalach ovliviiuje fada vzéjemné interagujicich faktorii, mezi néz patii
zejména hustota a diverzita hostitelskych rostlin, klima a vlastnosti pidy. Jelikoz EcM houby
vykazuji obecné nizké hostitelské preference, ma na jejich druhovou bohatost na globalni skale
hustota hostitelské vegetace a s tim spojena vyssi dostupnost zivin pro EcM houby vétsi vliv
nez fylogeneticka diverzita hostitelskych rostlin. Kromé téchto environmentélnich faktori se
vSak roz8iteni EcM hub silné odviji od jejich biogeografické historie. V kontextu soucasné

klimatické zmény nabyvé vyzkum druhové bohatosti ECM hub znac¢né diilezitosti.
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Abstract

Ectomycorrhizal (EcM) fungi form mutualistic relationships with some woody gymnosperms
and angiosperms that play an important role in the functioning of most terrestrial ecosystems.
Using enzymes capable of sequestering nitrogen and phosphorus from complex organic
compounds, EcM fungi make these elements available to their host plants, which in turn provide
them with the carbon compounds on which EcM fungi are vitally dependent. However, different
species of EcM fungi differ from each other in their ability to sequester nitrogen and phosphorus
from organic compounds, as well as in their carbon requirements from plants. The importance
of the EcM symbiosis for the ecosystem therefore depends on the species richness of the EcM
fungi, which is influenced at large spatial scales by a number of interacting factors, in particular
the density and diversity of host plants, climate and soil properties. As EcM fungi generally
exhibit low host preference, the density of host vegetation and the associated higher nutrient
availability for EcM fungi has a greater influence on their species richness on a global scale
than the phylogenetic diversity of host plants. In addition to these environmental factors,
however, the distribution of EcM fungi is strongly related to their biogeographic history. In the
context of current climate change, research on the species richness of EcM fungi is of

considerable importance.
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1. Uvod

Ektomykorhizni symbio6za jako typ mutualistické symbidzy poskytuje dilezité benefity
obéma symbiotickym partnerim, mykorhiznim rostlindm i houbdm. Ektomykorhizni houby
z prostiedi pfijimaji jak mineralizované formy dusiku, tak diky svym enzymiim, vyvazuji dusik
z komplexnich sloucenin v pd¢, a ten pak pfedavaji rostlinam (Chalot & Brun 1998). Takové
zptistupnéni dusiku hostitelskym rostlindm je zdsadni pro rostlinnou produktivitu, jelikoz EcM
rostliny dominuji pfedevsim v ekosystémech, ve kterych je obsah rostlinami vyuzitelnych
forem dusiku v pd¢ ¢asto limitujicim faktorem (Smith & Read 2008). Ektomykorhizni houby
krom¢ dusiku vyvazuji z organickych sloucenin také fosfor, ktery rostlinam obdobné
zptistupniuji (Hagerberg et al. 2003). Fosfor se v ptid¢ vyskytuje i ve formé anorganického
fosfatu, ktery rostliny dokézou ptijimat (Plassard et al. 2011). Mnoho zivinami bohatych mist
v pud¢ vsak zGstava pro relativné Siroké kotenové vlasky rostlin nepftistupno. Extraradikalni
mycelium EcM hub diky své tenkosti dokaze takova mista v pidé€ kolonizovat, a tim rostlinam
zptistupnit prostoroveé nedosazitelné ziviny (Smith & Read 2008). Mezi dalsi prvky, které EcM
houby svym hostitelim poskytuji, patii hotc¢ik, draslik a vapnik. Ektomykorhizni houby
pomahaji rostlinam ziskavat z pidy také vodu. Krom¢ vyzivy hostitelii zvysuji EcM houby téz
jejich toleranci proti stresu, napt. proti vyschnuti, patogentiim (Smith & Read 2008) a proti
toxickému posobeni tézkych kovil, které houby akumuluji (Borovitka & Randa 2007).
Hostitelské rostliny vyménou svym EcM symbiontim poskytuji ¢ast asimilatt, které vytvorily
fotosyntézou. AC si mnohé druhy EcM hub &astecné zachovaly enzymatickou vybavu
pro rozklad slozitych organickych polymeri (hemicelul6zy, xylanti, chitinu, celul6zy, ligninu
atd.), nedokaZou tyto polymery vyuZivat jako zdroj uhlikatych latek pro produkci své biomasy
(Lindahl & Tunlid 2015).

Jednotlivé druhy EcM hub se mezi sebou lisi efektivitou, s jakou dokédZou z organickych
sloucenin ziskdvat mineralni Ziviny a tim padem také intenzitou, s jakou témito Zivinami
zasobuji hostitelské rostliny, coz ma za nasledek rozdilnou miru produktivity hostitelskych
rostlin, v zavislosti na tom, s jakymi druhy mykobiontl asociuji (Anthony et al. 2022). Druhy
EcM hub s lepSimi absorpcnimi schopnostmi tak mohou umoznit hostitelskym rostlindm rast
na mistech, na kterych by jinak nepfizily kvili nedostate¢né schopnosti ziskat si z pudy
limitujici Ziviny. Obdobné se druhy EcM hub vzijemné lisi také v pozadavcich na uhlikaté
latky, které jim hostitelské rostliny poskytuji. Ektomykorhizni mycelium, v ekosystémech
dominovanych EcM rostlinami, tvoii vice nez tietinu celkové biomasy ptlidnich

mikroorganismi a pfedstavuje hlavni misto ukladani uhliku ziskaného z asimilati hostitelskych



rostlin (Smith & Read 2008). Ektomykorhizni houby pak ovliviiuji v ekosystému dalsi ptdni
procesy prostfednictvim zpfistupnéni uhlikatych latek volné Zijicim organismim a ve vysledku
ukladani uhliku v plidnim horizontu (Soudzilovskaia et al. 2015).

Jelikoz se jednotlivé druhy EcM hub vzajemné lisi ve své enzymatické vybaveé (Buée
et al. 2007; Plassard et al. 2011), vyssi diverzita EcM hub poskytuje spole¢enstvim EcM hub
vétsi Skalu enzymt, coz ovlivituje dostupnost zivin pro hostitelské rostliny. Dilezitym
predpokladem pro pochopeni fungovani ektomykorhizy v ekosystému je proto znalost alfa
diverzity ptitomnych EcM hub, kterad je definovana jako pocet lokalné pozorovanych druht
(Partel et al. 2011; Whittaker 1972). Mezi dalsi méfitka diverzity organismu patii gamma
diverzita (pocet druhli pozorovanych v regionu) a beta diverzita (pomér mezi gamma a alfa
diverzitou), ktera predstavuje prostorovy obrat druhii a mize tak byt vyuzita k porovnavani
sloZzeni spolecenstev na riznych mistech (Partel et al. 2011; Tuomisto 2010; Whittaker 1972).
Vysokou beta diverzitu vykazuji spolecenstva s lokalné unikatnim slozenim druht, které
mohou byt ohrozeny extinkci v disledku omezeni jejich aredlu rozSifeni na malé oblasti

(Socolar et al. 2016) .

1.1. Cile prace

Hlavnim cilem této prace je studium druhové bohatosti EcM hub a faktord, které
ji ovlivituji na velkych prostorovych skalach. Z téchto faktorti je v praci kladen diraz zejména
na vliv diverzity a hustoty hostitelskych rostlin na druhovou bohatost EcM hub v riznych
ekosystémech v zavislosti na mife hostitelskych preferenci pfitomnych EcM hub. Z toho
ditvodu se cast prace vénuje také rozSifeni hostitelskych rostlin. V praci je dale uvedena
hypotéza Baase Beckinga, ktera se zabyva rozSifenim mikroorganismi na Zemi. Prace
se v neposledni fadé¢ na zadklad¢ piedstavené biogeografické historie EcM hub a rostlin

zamé&fuje na otdzku, zda rozsiteni jednotlivych druhtit EcM hub této hypotéze odpovida.



2. Fylogeneze ektomykorhiznich hub

Studium diverzity jakékoliv skupiny organismu je vzdy spojeno se schopnosti odliSeni
jednotlivych biologickych druhti a pochopenim evoluce zkoumané skupiny druhti. Biologické
druhy ptedstavuji zakladni jednotku pouzivanou pii studiu biogeografie a diverzity organismi
(Sites & Marshall 2004). Vétsina hub zije kryptickym zptsobem Zivota v pudé, ukryta pred
lidskym zrakem, a rozliSovéani jednotlivych druhti hub je tak casto odkazano na vyuziti
molekularnich metod (Pdlme et al. 2020). RozliSovani druhti EcM hub vSak usnadiuje
skute¢nost, ze vétsina EcM hub patii do odd€leni Basidiomycota a Ascomycota (Tedersoo et al.
2010a), z nichZ podstatna ¢ast tvoii pozorovatelné plodnice (Li et al. 2018). Diky tvorbé plodnic
byly jednotlivé druhy této skupiny hub jiz dlouhou dobu studovany na zaklad¢ morfologickych
znakt (Cao et al. 2021). Mezi hlavni morfologické znaky vyuzivané pro rozliSovani druhi EcM
hub patii tvar a barva plodnic, a dale typy a zplsoby uspotadani houbovych hyf
pozorovatelnych pod mikroskopem (Horton & Bruns 2001). Béhem evoluce hub vSak velka
¢ast druhti vznika tzv. kryptickou speciaci, pfi niz nové vzniklé druhy disponuji reprodukénimi
bariérami, ale na zakladé¢ morfologickych znakl nejsou vzdjemné odlisitelné (Hawksworth
& Liicking 2017). Takové druhy mohou byt rozpozniany pomoci molekularnich metod.
Nejpouzivangj$i molekularni pfistup pro rozliSeni druhit EcM hub spociva v analyze dvou
nekodujicich jadernych oblasti (ITS1 a ITS2) nachazejicich se mezi geny pro velkou a malou
ribozomalni podjednotku. Tyto oblasti mohou nabyvat zna¢né mezidruhové variability,
coz je vyuzitelné pravé k identifikaci jednotlivych druhi (Horton & Bruns 2001; Schoch et al.
2012). Spojeni morfologickych a molekularnich metod umoznuje spolehlivé rozpoznani druhti
EcM hub (Horton & Bruns 2001). Dohromady bylo jiz popsano né€kolik tisic druht EcM hub
a dalsi popsané stale ptibyvaji. Vzhledem ke kryptické povaze hub a k velkému mnozZstvi
neprobadanych oblasti je obtizné odhadnout celkovy pocet existujicich druht EcM hub, podle
nejvysSich odhadt vSak muze jejich celkovy pocet pfesahovat hodnotu 20000 (Rinaldi et al.
2008).

2.1.Vznik ektomykorhizy a fylogenetickych linii ektomykorhiznich hub

Ektomykorhizni houby jsou polyfyletickou skupinou, jejiz clenové spadaji
do nésledujicich oddéleni: Basidiomycota, Ascomycota a Mucoromycota - pododdéleni
Mucoromycotina (Tedersoo et al. 2010a). Ektomykorhiza se u hub vyvinula opakované
z nemykorhiznich, ptevazné saprotrofnich predkil. Celkem se schopnost tvotit EcM symbiozu

u hub vyvinula u 82-86 monofyletickych fylogenetickych linii zahrnujicich dohromady 279-
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284 EcM rodit (Tedersoo & Smith 2017). Fylogenetické umisténi EcM linii hub zndzoriiuje
Obrazek 1 na konci této kapitoly. Kazda linie reprezentuje nezavisly vznik ektomykorhizy
a jednotlivé linie se mezi sebou vzajemné lis§i dobou vzniku (Tedersoo et al. 2010a). Béhem
evoluce hub byl mnohonasobny nezavisly vznik ektomykorhizy pohanén pifechodem ptivodné
houbovych enzyml zodpovédnych za rozklad ligninu a celulozy (Kohler et al. 2015).
Mnohonasobny vznik ektomykorhizy u hub mohl byt katalyzovan také diky vyznamnym
benefitim ektomykorhizy pro oba symbionty: zpfistupnénim uhliku mykobiontiim, vyzivou
fotobiontil a jejich ochranou proti patogeniim a stresu (Smith & Read 2008). Nejstarsi zachovala
fosilie EcM kotene pochazi z doby pfed 50 miliony let a nalezi rostliné z ¢eledi Pinaceae
(Lepage et al. 1997). M¢kkeé tkané hub vsak Spatné fosilizuji a prvni fylogenetické linie EcM
hub pravdépodobné vznikaly jiz béhem kiidy a nasledné béhem paleogénu (Ryberg & Brandon
Matheny 2012).

2.2.Vztah ektomykorhiznich hub k rostlinné ¢eledi Pinaceae a jejich pfechod ke

krytosemennym rostlinam

Ektomykorhiza vznikla u hub ve tfidé Agaricomycetes opakované (az osmkrat)
v asociaci s basalnimi vétvemi rostlinné celedi Pinaceae. Posledni spolecny predek tiidy
Agaricomycetes musel byt nemykorhizni, jelikoZz existoval v dob¢, kdy jesté nezili zadni
potencialni ektomykorhizni hostitelé (Hibbett & Matheny 2009). Je ale mozné i to, Ze u rostlin
ektomykorhiza vznikla jiz u spole¢ného ptredka celedi Pinaceae a rodu Gnetum, jelikoz Gnetum
téz tvofi ektomykorhizu (Strullu-Derrien et al. 2018).

Po vzniku krytosemennych rostlin se ektomykorhiza vytvoftila v odvozenéjsich vétvich
Agaricomycetes (pfedevSim v fadech Boletales, Agaricales a Russulales) minimaln¢ osmkrat
v asociaci s rosidy (Hibbett & Matheny 2009). U krytosemennych rostlin doslo k tvorbé
ektomykorhizy nezavisle minimalné sedmnactkrat (Koele et al. 2012) véetné n¢kolika prechodt
od ptivodnéjsi arbuskuldrni mykorhizy k ektomykorhize (Wang & Qiu 2006). Diversifikace
a vznik novych EcM linii béhem kenozoika byla pohanéna zaplilovanim novych ekologickych
nik uvolnénych pfechodem plvodné saprotrofnich hub k nové vyzZivovaci strategii, a takeé
probihajicim globdlnim ochlazovanim a zménou klimatu (Ryberg & Brandon Matheny 2012;

Zachos 2001).
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Obrazek 1: Fylogeneticky strom znazornujici umisténi EcM linii hub (vyznaceny fialove), prevzato
a upraveno dle Tedersoo et al. 2010a.
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3. Rozsiteni hostitelskych rostlin

Jelikoz EcM houby patii mezi obligatni' symbionty (Smith & Read 2008), je jejich
rozsiteni siln¢ ovlivnéno soucasnym 1 historickym rozsifenim hostitelskych rostlin. Prvni ¢ast
této kapitoly se proto vénuje vzniku fylogenetickych linii EcM rostlin a jejich biogeografické

historii, zatimco druhd ¢ast se pak zamétuje na jejich soucasné rozsifeni a diverzitu.

3.1. Biogeograficka historie ektomykorhiznich rostlin

Schopnost tvofit EcM symbidézu se u rostlin, podobné¢ jako u hub, vyvinula
mnohonéasobné a nezavisle (Hibbett & Matheny 2009; Koele et al. 2012). Celkem vznikla
ektomykorhiza az ve 30 fylogenetickych liniich rostlin zahrnujicich vice nez 6000 druha
(Tedersoo & Brundrett 2017). U mnoha fylogenetickych linii rostlin se EcM symbidza vyvinula
jejich prechodem od piivodnéjsi arbuskularni mykorhizy (Wang & Qiu 2006). Fylogenetické
linie rostlin tvofici EcM symbidzu najdeme v mnoha rostlinnych fadech (Obrazek 2).

Razné EcM linie rostlin se mezi sebou vzajemné lisi oblasti a dobou vzniku. Pinaceae,
které podle fosilnich zaznami vznikly v jizni Ciné na pielomu triasu a jury, piiblizng pied 200
mil. lety (Lu et al. 2014; Wang & Ran 2014), pfedstavuji nejstar§i skupinu rostlin, u které
se vyvinula schopnost tvofit EcM symbidzu (Ryberg & Brandon Matheny 2012; Wang & Qiu
2006). Ptedci rodu Pinus migrovali z Asie pres Beringliv zemsky most do Severni Ameriky,
kde nasledné probehla diversifikace, a noveé vzniklé rody, jako napt. Picea, poté migrovaly zpét
do Eurasie (Wang & Ran 2014). Beringliv zemsky most slouzil jako vyznamny koridor
pro migraci nahosemennych rostlin mezi Eurasii a Severni Amerikou, coz vysvétluje jejich
soucasné disjunktni rozsifeni v téchto oblastech (Wang & Ran 2014). Do obdobi stfedni jury
se datuje vznik korunovych skupin soucasnych krytosemennych rostlin, u nichZ posléze doslo
k vyrazné diversifikaci béhem stfedni kiidy (Wikstrom et al. 2001). Pti této diversifikaci vznikl
pfiblizné pred 60 mil. lety vyznamny fad EcM rostlin, Fagales (Larson-Johnson 2016;
Wikstrom et al. 2001). Podle fosilnich zaznamti ze svrchni kiidy se fad Fagales vyskytoval
ve stfednich latitudach severni polokoule (Friis et al. 2006).

V obdobi kiidy se velka ¢ast zemské souSe stale nachazela na tehdej$im rozpadajicim
se superkontinentu Gondwana, po jejimZz rozpadu se vytvofila Jizni Amerika, Afrika,

Antarktida, Australie a Indie (Veevers 2004). Na tomto superkontinentu vznikly nckteré

! Obligatni symbionti jsou na svych partnerech Zivotné zavisli (Byler et al. 2013).



vyznamné EcM linie rostlin, jako napft. ¢eledi Dipterocarpaceae a Cistaceae (Dutta et al. 2011;
Guzmén & Vargas 2009; Moyersoen 2006). Celedi Nothofagaceae a Casuarinaceae patfici
do tadu Fagales tehdy vznikly v oblasti sou¢asného Antarktického poloostrova (Poole 2002).
V oblasti dnesni Australie vznikly celedi Myrtaceae (Ladiges et al. 2003) a Goodeniaceae
(Jabaily et al. 2014). Po rozpadu Gondwany vznikly v Africe rody Berlinia a Afzelia (de la
Estrella et al. 2017) a tribus Gnephalieae (Bergh & Peter Linder 2009), zatimco v Australii
se vyvinul tribus Mirbelieae (Toon et al. 2014) a rod Acacia (Miller et al. 2013).

Vyznamné centrum vzniku EcM linii rostlin se nachazelo v oblasti sou¢asné Ciny.
Krom¢ celedi Pinaceae zde vznikl rod Tilia (Song et al. 2004) a v tundrach Tibetské ndhorni
plosiny diverzifikovaly nékteré EcM byliny, jako napt. druh Persicaria vivipara (Marr et al.

2013) a rod Kobresia (Ning et al. 2023).

3.2.Soucasné rozsifeni ektomykorhiznich rostlin

Soucasné rozsifeni EcM rostlin je vysledkem miliony let trvajicich historickych
udalosti, které zahrnovaly vySe popsané jevy, jako je migrace rostlin a kontinentalni vikariance.
Vysledkem je velmi rliznorodéd biogeografie jednotlivych linii EcM rostlin. Na jednu stranu,
fada linii je endemicky rozsifena pouze v ramci omezené biogeografické oblasti, jako napft. rod
Platysace vyskytujici se v Australi, Adenostoma v Kalifornii, Aldina v Amazonii, Pakaraimaea
ve Venezuele a Celedi Asteropeiaceae a Sarcolaenaceae rozSifené na Madagaskaru. Naproti
tomu jiné linie, jako fad Fagales a Celed’ Salicaceae, maji téméf kosmopolitni rozsiteni
(Tedersoo 2017). Nejvyssi fylogenetické diverzity EcM rostlin dosahuji pobiezni oblasti
Australie, Nova Guinea a horské oblasti Evropy a Mexika (Tedersoo 2017). Fylogeneticka
diverzita EcM rostlin (bez zapoc€itdni neptivodnich druhll) je zndzornéna na Obrazku 3.
PobieZni oblasti Australie dosahuji také nejvy$si miry endemismu a druhové bohatosti EcM
rostlin, jelikoz se zde vyskytuji druhové velmi bohaté linie, jako rod Acacia a skupiny
Myrtoideae a Gnaphalieae (Tedersoo 2017).

Severni Amerika, Evropa a Asie spolu sdileji téméf vSechny EcM linie rostlin (Tedersoo
2017), coz je vysledkem jejich historické migrace pres Beringliv a Severoatlantsky zemsky
most, které v ruznych geologickych obdobich propojovaly Severni Ameriku s Eurasii
(Donoghue & Smith 2004; Friis et al. 2006; Wang & Ran 2014). Ve vSech tiech zminénych
svétadilech se vyskytuji temperatni a borealni lesy, tvofené zejména rostlinami z fadu Fagales,
resp. Pinales (Tedersoo et al. 2012; Tedersoo & Nara 2010) a dale arkticka tundra dominovana
pfedevsim rostlinami ze skupin Salicaceae, Betulaceae, Dryadeae, rodem Kobresia a druhem

Persicaria vivipara. Tyto linie jsou kromé& arktické tundry typické také pro alpinské
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vysokohoii (Botnen et al. 2014; Gardes & Dahlberg 1996). Disjunktni roz§ifeni v holarktické
oblasti vykazuje téz rod Tilia (Manchester 1994). Na jizni polokouli jsou v disledku
historického rozpadu Gondwany v soucasnosti disjunktné rozsifeny cCeledi Nothofagaceae
a Casuarinaceae (Hill 2004).

Pevninské spojeni Severni a Jizni Ameriky Panamskou $iji umoziuje nékterym liniim
EcM rostlin piesahovat z tropickych oblasti Jizni Ameriky az do Mexika, coz pfispiva
k unikdtnimu slozeni spolecenstev a vysoké fylogenetické diverzit¢ EcM rostlin ve Stiedni
Americe. Diky tomu se v Mexiku vyskytuji napt. rody Achatocarpus, Coccoloba a tribus
Pisonieae (Tedersoo 2017). Podobny rozsah rozsifeni mezi tropickymi a subtropickymi regiony
lze pozorovat u ¢eledi Dipterocarpaceae rozsitené v celé indomalajské oblasti (Cvetkovic et al.
2019). Rozsiteni této celedi na indonéskych ostrovech umoznily historické pevninské spoje
mezi Australii a indomalajskou oblasti, diky kterym se téZ na indonéské ostrovy rozsitila
z Austrélie podceled” Myrtoideae, jejiz soucasné rozsifeni dosahuje az do jihovychodni Asie
(Thornhill etal. 2015). Migrace rostlin pies tyto historické pevninské spoje mela
pravdépodobné vyznamny vliv na soucasnou vysokou fylogenetickou diverzitu EcM rostlin
v Nové Guineji. Tropické oblasti Afriky naproti tomu s Evropou nesdileji zadné linie EcM
rostlin, ¢eled” Cistaceae se vSak vyskytuje v mediterannich oblastech severni Afriky a ve velké

¢asti Evropy (Guzman & Vargas 2009; Tedersoo 2017).
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Obrazek 2: Fylogeneticky strom semennych rostlin znazorfiujici umisténi EcM linii rostlin (vyznaceny
cervene). Hvézdicky vyznacuji ztratu mykorhizy. Evoluce EcM symbidzy v asociaci s bakteriemi
fixujicimi dusik je vyznacena modie; F+ a F- (zelen€) oznacuji evoluci, resp. ztratu N fixace. Prevzato
a upraveno dle Tedersoo & Brundrett 2017.
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Obrazek 3: Mapa vyznacujici diverzitu fylogenetickych linii EcM rostlin (bez zapocitani
nepuvodnich druhti). Pocet pfitomnych linii v oblasti (1-11) je oznafen pfislusnou barvou.
V oblastech vyznacenych bile se nevyskytuji zadné linie EcM rostlin. Ostrovy, na kterych
se nevyskytuji zadné linie EcM rostlin, jsou ohrani¢eny zelenymi liniemi, pfevzato a upraveno
dle Tedersoo 2017.

10



vIiv

4. Rozsifeni ektomykorhiznich hub na velkych prostorovych skalach
Rozsiteni biologickych druhli ovlivituje fada evolu¢nich procesii, mezi néz patii
zejména speciace a s ni spojend oblast vzniku druhi, dale disperzni schopnosti jednotlivych
druhti, extinkce, schopnost druhii adaptovat se podminkam prostiedi, ¢i jejich schopnost
vyrovnat se v kompetici ostatnim organismim (Mittelbach et al. 2007; Ricklefs 2004; Rosindell
et al. 2011; Wiens & Donoghue 2004). Vétsina biogeografickych studii se vSak zaméiuje
na rozsifeni makroorganismti, od nichz se méné¢ prozkoumané mikroorganismy znacné lisi
napt. vétsim poctem jedincii v populacich, vy$$imi disperznimi schopnostmi a niz$i rychlosti
speciace (Finlay 2002; Martiny et al. 2006). Rozsiteni jednotlivych druhi EcM hub tak miize
oproti makroorganismim vykazovat rozdilné vzorce a miize byt ovlivnéno jinymi faktory,

o jejichz shrnuti se pokousim v nasledujicich podkapitolach.

4.1. Hypotéza Baase Beckinga

Baas Becking v roce 1934 formuloval hypotézu tykajici se distribuce mikroorganismii
na Zemi (Baas Becking 1934). Tvrdil, Ze ,,v§echno je vSude, ale prostiedi selektuje®. Podle této
hypotézy jsou vSechny mikroorganismy rozsifeny kosmopolitné diky svym vysokym
disperznim schopnostem a vzdu$nému transportu spor na velké vzdalenosti, ale limitujici
faktory prostfedi, jako je napf. nevhodné klima ¢i chemismus plidy, mohou branit Gspésné
kolonizaci (Baas Becking 1934, podle De Wit & Bouvier 2006). Vyzkum v poslednich
dekadach vSak ukazuje, Ze kromé environmentalnich faktorii prostfedi stoji za rozsitrenim EcM
hub piedevsim jejich biogeografickd historie (Burns et al. 2015; Sato et al. 2012). Rozsifeni
jednotlivych druhit EcM hub v disledku jejich biogeografické historie neodpovida hypotéze

Baase Beckinga.

4.1.1. Vliv biogeografické historie na rozsiteni ektomykorhiznich hub

Ektomykorhizni houby se svymi hostitelskymi partnery podléhaji spole¢né koevoluci
a jejich soucasna distribuce na Zemi je silné ovlivnéna jejich oblasti pivodu, dispersnimi
schopnostmi a dalSimi historickymi udalostmi, jako naptiklad kontinentalni vikarianci, jinymi
slovy biogeografickou historii (Hackel et al. 2022; Peay et al. 2016). Naprosta vétSina rostlin,
které tvofi ektomykorhizu, neni schopna samostatné existence bez pfitomnosti mykobionti.
Obdobné neni znam ptipad cisté fakultativné ektomykorhizniho druhu hub, ktery by byl
v pfirozenych podminkach bez ptitomnosti hostitelské rostliny schopen tvofit plodnice a tim
dokoncit sviij zivotni cyklus (Molina et al. 1992). Z toho vyplyva, ze EcM rostliny a houby

prodélaly spolenou biogeografickou historii. Ektomykorhizni houby b&zné migruji spolecné
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se svymi hostitelskymi rostlinami a jejich rozsifeni je tak ovlivnéno biogeografickou historii
EcM rostlin (Chapela & Garbelotto 2004; Garnica et al. 2011). O biogeografické historii
hostitelskych rostlin bylo jiz pojednéno v Kapitole 2, nésledujici podkapitola se proto zamétuje

na disperzni limitace EcM hub.

4.1.2. Disperzni limitace ektomykorhiznich hub

Rozsiteni biologickych druhti zna¢né ovliviiuje jejich schopnost se §ifit (Rosindell et al.
2011; Wiens & Donoghue 2004). Nékteré skupiny makroorganismil, jako napt. velci savei,
se Sifi aktivni disperzi, zatimco vytrusné rostliny a fada semennych rostlin se §ifi pasivné
pomoci vzdusného transportu propaguli (Martiny et al. 2006). Od vétSiny makroorganismu
se vSak houby 1i§i mimo jiné produkci obrovského mnozstvi spor. I piestoze houby produkuji
velké mnozstvi spor, vét§ina z nich dopadne na zem v bezprostiedni blizkosti plodnice a jen
naprost¢ minimum se dostane vzduSnym transportem do vzdalenosti né€kolika kilometrii
od zdroje. Pfi men$im mnozZstvi spor ve vétsi vzdalenosti od zdroje se snizuje pravdépodobnost
uspésné kolonizace kompatibilni hostitelské rostliny, coz negativné ovlivituje schopnost EcM
hub uchytit se v novém prosttedi (Peay et al. 2012). Disperzni schopnosti se také 1isi mezi
jednotlivymi druhy EcM hub. Spory hub tvoficich nadzemni plodnice jsou z bazidii nebo
viecek obvykle aktivné vystielovany a poté rozSifovany vzdusnym transportem, zatimco spory
druhti hub, které vytvareji podzemni plodnice se zplodnic vétSinou uvoliluji pasivné
a roz§ifovany jsou zejména diky zivocichiim, ktefi tyto plodnice konzumuji (Horton 2017).
Rozsifeni jednotlivych druhtt EcM hub tedy vyznamné ovliviiuji jejich disperzni limitace (Peay
et al. 2012).

Schopnost uspésného uchyceni nékterych skupin EcM hub v novém prostiedi ovliviiuje
1 jejich specificky zivotni cyklus. VétSina EcM hub z oddéleni Basidiomycota tvofi
ektomykorhizu v dikaryotické fazi svého zivotniho cyklu, béhem niz kazda hyfa houby
obsahuje dvé haploidni jadra. Dikaryotické mycelium vznikd plasmogamii’> haploidnich
hyf kompatibilnich parovacich typli (Wallen & Perlin 2018). Pravé dikaryofaze limituje
uspésSné zalozeni mycelia stopkovytrusnych hub, jelikoZz pravdépodobnost, ze se potkaji
kompatibilni hyfy vykli€ené ze spor transportovanych vzduchem na delsi vzdalenosti, je nizka.

Nékteré stopkovytrusné houby (napt. rody Hydnangium, Laccaria a Suillus) vSak dokézou

2 Plasmogamie piedstavuje zdsadni proces sexualnich Zivotnich cykld organismi, pii némz dochazi
ke splynuti protoplastu dvou bunék. U vétSiny organismt po plasmogamii téméi okamzité nasleduje
karyogamie (splynuti jader), u hub z podfise Dikarya vSak tyto dva procesy mohou byt ¢asové znacné
oddéleny (Volk 2013).
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procesem oznacovanym jako sekundarni homothalismus vytvaret dvoujaderné spory,
ze kterych poté vyklici dikaryotické mycelium, schopné vytvaret funkéni EcM, coz mtize témto
houbam umoznit kolonizaci mist ve vétsi vzdalenosti od zdroje spor (Horton 2006). Naproti
tomu EcM houby z oddé€leni Ascomycota bézné infikuji kotfeny svych hostitelskych rostlin
béhem homokaryotické faze svého zivotniho cyklu, ve které kazda hyfa obsahuje jedno
haploidni jadro (Paolocci et al. 2006). Jedinec schopny vytvofit ektomykorhizu tak muize
u vieckovytrusnych hub vzniknout z jediné spory. Na zéklad¢ odlisnych zivotnich cykll 1ze
u druht EcM hub z odd€leni Ascomycota ocekavat Sirsi biogeografické rozsifeni nez u druht
z odd¢€leni Basidiomycota, jejichz rozsSifeni mize byt naopak omezeno na mensi oblasti.
Kromé vétru mohou byt spory rozsifovany také pomoci mykofagie. Jelikoz velci savei
jako jelen nebo prase divoké konzumuji plodnice hub, jejich trus pak obsahuje velké mnozstvi
spor a zvifata je pfi svém pohybu mohou zanést na nekolonizovand mista. Tento zplsob
disperze je dillezity zejména pro houby, které tvoii plodnice pod zemi a jejich spory nemohou
byt rozSifovany vétrem (napt. rody Rhizopogon a Melanogaster). Ze spor EcM hub ze zviteciho
trusu mize vzniknout mycelium potencialnich mykobionti, kteti mohou kolonizovat kofeny
sazeni¢ek a umoznit rostlindm se uchytit a pfezit, pokud se semena rostlin dostanou na nova
mista, coz dokaze také zprostfedkovat invazi rostlin. (Ashkannejhad & Horton 2006; Nufiez
etal. 2013). Spory Sifené pomoci mykofagie musi vykazovat vyssi rezistenci, aby prezily
prachod travici soustavou zivocichtl. Rezistence také umoznuje sporam pretrvat del§i dobu
v pidé v dormantnim stavu (Horton 2017). Spory vétSiny druhd EcM hub si zachovavaji
kli¢ivost pouze po dobu nékolika mésici, ale rody Rhizopogon a Suillus vytvaieji rezistentni
spory schopné vyklicit i po n€kolika letech (Bruns et al. 2009; Horton 2006). JelikoZ mykofagie
muze zprostiedkovat Siteni spor EcM hub pouze do vzdalenosti n¢kolika kilometri (Horton
2017), nema tento zplsob disperze vliv na rozsifeni EcM hub na velkych prostorovych skalach.
Tvorba podzemnich plodnic a $ifeni spor pomoci mykofagie vSak predstavuji dalsi disperzni

limitaci EcM hub odporujici hypotéze Baase Beckinga.

4.2.Vliv fylogenetické diverzity a hustoty hostitelskych rostlin na druhovou bohatost
ektomykorhiznich hub

Vétsina druhit EcM hub patii mezi generalisty, ktefi mohou tvofit mykorhizni asociace
se Sirokym spektrem hostitelskych rostlin. Naproti tomu ale existuje nepocetna skupina druhi
EcM hub, které vykazuji hostitelské preference, nebo specificitu ke konkrétnim taxonlim

hostitelskych rostlin (Ishida et al. 2007; Smith et al. 2009). Mezi EcM houby, u nichZ

je potvrzena hostitelska specificita, patii napt. druhy z rodt Rhizopogon a Suillus, které tvoti
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ektomykorhizu s konkrétnimi druhy rostlin z ¢eledi Pinaceae (Bruns et al. 2002). Rozdilné
taxony hostitelskych rostlin tudiz mohou asociovat s rozdilnymi druhy a fylogenetickymi
liniemi EcM hub. Hostitelské preference EcM hub jsou vice pozorovatelné na rovni rodii
a vyssich taxonomickych jednotek hostitelskych rostlin, spiSe nez na urovni druhti (Gao et al.
2013).

Druhovd bohatost EcM hub kvili hostitelskym preferencim pozitivné koreluje
s fylogenetickou diverzitou hostitelskych rostlin, jelikoz vétsi fylogenetickd diverzita kotenti
EcM rostlin poskytuje EcM houbam vice dostupnych nik (Gao et al. 2013). Vliv identity
hostitelskych rostlin na slozeni spoleCenstev EcM hub klesa s rostoucim mnozstvim
pramérnych rocnich srdzek. Jednotlivé druhy organismi si totiz v oblastech s vysokym
mnozstvim srazek vzhledem k vysoké dostupnosti zdroji silné¢ rozdé€luji ekologickou niku,
coz snizuje jejich vzajemnou kompetici a tim 1 hostitelské preference (Pdlme et al. 2018).
Zatimco v tropickych lesich ¢asto dominuje jedna linie hostitelskych rostlin, v temperatnich
ekosystémech se vétSinou vyskytuje vice kodominantnich linii (Tedersoo & Nara 2010).
Tropické lesy tak obvykle dosahuji nizSich hodnot fylogenetické diverzity EcM rostlin
ve srovnani s temperdtnimi ekosystémy, ¢emuz odpovida 1 druhova bohatost EcM hub, ktera
je vyssi v temperatnich oblastech (Tedersoo et al. 2014).

Jelikoz jsou EcM houby zavislé na piijmu uhlikatych sloucenin od hostitelskych rostlin
(Smith & Read 2008), abundance EcM rostlin a hustota jejich kofenli mlze vyznamné
ovliviiovat druhovou bohatost EcM hub na velkych prostorovych §kalach. Vyssi pocetnost EcM
rostlin vede k vy§§imu toku uhlikatych latek do symbiotickych mykorhiznich hub v rdmci
ekosystému, coz nasledné pozitivné ovliviiuje biomasu ptidniho mycelia EcM hub. Pii vysSim
poctu jednotliveli v populacich (v rdmci hub reprezentovaném biomasou jejich myecelii)
se miize zvySovat pravdépodobnost, Ze populace nevymfou, coz zvétSuje mnozstvi populaci
ruznych druhii ve spolecenstvu a tim 1 jeho druhovou bohatost (Storch et al. 2018). V tropickych
lesich vétSinou tvoii EcM vegetace monodominantni ostrivky v druhové bohatém porostu
rostlin, které nejsou ektomykorhizni (McGuire 2007). Naproti tomu v temperatnich oblastech
Casto tvofi EcM rostliny souvisly husty porost pokryvajici velkou plochu (Tedersoo & Nara
2010).

Nasledujici podkapitoly shrnuji poznatky o fylogenetické diverzit€é a hustoté
hostitelskych rostlin v riiznych ekosystémech. Ekosystémy jsou v téchto podkapitolach
rozliSeny a sefazeny jako jednotlivé biomy, které se obvykle skladaji z charakteristického typu
vegetace. V jednotlivych biomech je dale predstavena diverzita piitomnych EcM hub a mira

jejich hostitelskych preferenci.
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4.2.1. Tropické destné lesy

Na rozdil od lest temperatnich a borealnich, dominuji v tropickych destnych lesich
pfedevSim dieviny tvofici arbuskuldrni mykorhizu, popfipadé rostliny nemykorhizni
(Soudzilovskaia et al. 2019; Steidinger et al. 2019). A¢ méné¢ zastoupeny, v tropickych deStnych
lesich najdeme tfadu unikatnich rostlinnych skupin, které ve svych kotfenech hosti EcM
symbionty. Tropické destné lesy se vyskytuji v rovnikovych oblastech Jizni Ameriky, Afriky
a jihovychodni Asie (Trimble & van Aarde 2012).

Zatimco krytosemenné rostliny piedstavuji hlavni slozku tropickych deStnych lest
celého svéta, rostliny nahosemenné se v nich vyskytuji zcela ojedinéle (Enright et al. 2022).
Nizinnym tropickym deStnym lesim na Borneu napt. z EcM rostlin dominuje celed
Dipterocarpaceae, kterd na Borneu tvoii souvisly EcM porost (Peay et al. 2010). Neotropické
destné lesy v Guyané jsou tvoteny rody Dicymbe a Aldina (Smith et al., 2011), zatimco
ve Venezuele dominuje endemicky druh Pakaraimaea dipterocarpacea (Smith et al. 2013).
V afrotropickych destnych lesich v Guineji tvoii EcM porost druhy ze skupiny Ambherstieae
arod Uapaca (Diédhiou et al. 2010). Ve vSech zminénych oblastech tvoii tyto EcM rostliny
husté porosty smiSené¢ zmalého poctu druhii. Naopak v neotropickych destnych lesich
Ekvadoru z EcM rostlin dominuji rody Coccoloba, Guapira a Neea tvofici roztrousené
ostrivky EcM vegetace (Tedersoo et al. 2010b). Tropické destné lesy v Nové Kaledonii
dosahuji velmi vysoké druhové bohatosti rostlin, z nichz vSak jen hrstka dokaze tvotit EcM
symbidzu. Mezi n¢ patii napf. rody Nothofagus a Arillastrum (podceled Myrtoideae).
Tyto rostliny mohou tvofit lesy monodominantni, nebo smisené, pficemz monodominantni
porosty rodu Nothofagus dosahuji vyssi hustoty kofend, nez lesy smiSené i monodominantni
tvotené druhem Arillastrum (Carriconde et al. 2019).

Druhové bohatosti EcM hub v tropickych desStnych lesich se vénovala tfada studii.
Ze zminénych oblasti dosahuji obzvlasté¢ vysoké druhové bohatosti EcM hub lesy v Nové
Kaledonii, ve kterych bylo nalezeno 311 druhti, z nichZ naprosta vétSina je v Nové Kaledonii
endemickd, a tam¢jSim spoleCenstviim vyrazné¢ dominuje linie /cortinarius (Carriconde et al.
2019). Vysoké druhové bohatosti EcM hub dosahuji také lesy v Guyané a na Borneu (Peay
etal. 2010; Smith et al. 2011). Ve vSech tfech zminénych neotropickych destnych lesich
(v Ekvadoru, Guyan¢ a Venezuele) patii mezi nejvice druhove bohaté linie /clavulina, / russula-
lactarius, /tomentella-thelephora a /boletus (Smith et al. 2011, 2013; Tedersoo et al. 2010b).
Podobné slozena spolecenstva EcM hub se nachazi i na Borneu, kde nejvyssi druhové bohatosti
dosahuji fady Russulales, Boletales, Agaricales, Thelephorales a Cantharellales (Peay et al.

2010).
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Ektomykorhizni houby vykazuji vysoké hostitelské preference pouze v Nové Kaledonii
(Carriconde et al. 2019) a v Ekvéadoru (Tedersoo et al. 2010b). V Nové Kaledonii preferuje
vétSina druhit EcM hub asociaci s druhem Nothofagus aequilateralis, jehoZ monodominantni
porosty o vysoké hustoté v kombinaci s vysokymi hostitelskymi preferencemi EcM hub
podporuji tamé&j$i velmi vysokou druhovou bohatost EcM hub (Carriconde et al. 2019).
V Ekvadoru maji vysoké hostitelské preference EcM hub na jejich druhovou bohatost opacny

efekt v dsledku roztrousené distribuce hostitelskych rostlin (Tedersoo et al. 2010).

4.2.2. Savany

Ptestoze vétSina EcM rostlin zije v ekosystémech limitovanych dostupnosti ptidniho
dusiku, existuje skupina rostlin, které se tuto limitaci naucily obejit diky asociaci
se symbiotickymi bakteriemi schopnymi fixovat dusik z atmosféry. Mezi tyto rostliny patii
napi. nékteré druhy z Celedi Fabaceae, z nichz ¢ast asociuje také s ECM houbami, které jim
spole¢né s dusik fixujicimi bakteriemi usnadiiuji pfeziti v tak aridnich a teplych ekosystémech,
jako jsou savany (Steidinger et al. 2019; Tedersoo & Brundrett 2017; Zhao et al. 2021). Evoluce
EcM symbiodzy u rostlin v asociaci s bakteriemi fixujicimi dusik je vyznacena na Obrazku 2.
Savany se vyskytuji v tropickych a subtropickych oblastech Afriky, Jizni Ameriky a Australie
(Trimble & van Aarde 2012).

Podstatnou cast rostlinné biomasy v savanach tvori arbuskularné mykorhizni travy
(Rodriguez-Echeverria et al. 2017). Velkou ¢ast rostlinné biomasy zde vsak tvofi také dieviny,
mezi n€z patii i fada rostlin tvoticich EcM symbiozu. V africkych savanach miombo se z EcM
rostlin vyskytuji pfevazné druhy z ¢eledi Gnetaceae, Fabaceae, Dipterocarpaceae a rod Uapaca
(Tedersoo et al. 2011). Africké savany volné piechazeji v tropické lesy dominované rody
Berlinia a Uapaca (Meidl et al. 2021). Unikatné slozend spolecenstva EcM rostlin se v disledku
biogeografické historie vyskytuji v australskych savanach, v nichz dominuji rostliny z ¢eledi
Myrtaceae a Casuarinaceae spolecné s rodem Acacia (Nuske et al. 2019).

Druhové bohatost EcM hub v savanach je oproti vétsiné ostatnich ekosystémil o poznani
méné probadand a vétSina vyzkumu se soustifedi zejména na africké savany. V africkych
savanach 1 ptilehlych tropickych lesich dosahuji z EcM hub nejvyssi druhové bohatosti linie
/russula-lactarius, /tomentella-thelephora a /boletus zahrnujici prevdzné druhy s nizkymi
hostitelskymi preferencemi (Tedersoo et al. 2011). V australskych savandch z EcM hub
dominuji pfevazné druhy tvofici podzemni plodnice, zejména z celedi Mesophelliaceae
a Hysterangiaceae. Vysoké druhové bohatosti a abundance zde dosahuje také celed

Cortinariaceae (Nuske et al. 2019).
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4.2.3. Mediteran

Mediteranni oblasti pfedstavuji jedno z hlavnich center globalni diverzity rostlin,
znichz podstatnd cast je v téchto oblastech endemickd. Za unikatni diverzitou rostlin
v mediterannich oblastech stoji jejich historicka migrace z ptilehlych temperatnich a tropickych
ekosystému. Rostliny z téchto oblasti v mediteranu nésledné diversifikovaly a reprodukcni
bariéry mezi nové vzniklymi druhy piispély kjejich vysoké mife endemismu (Skeels
& Cardillo 2017; Valente & Vargas 2013). Tyto biogeograficky unikétni oblasti se nachazeji
ve Stiedomofi, Kalifornii, Chile, jihozapadni Australii a v kapské oblasti Jihoafrické republiky
(Trimble & van Aarde 2012).

Ac se v mediterannich oblastech hojné vyskytuji zejména rostliny z ¢eledi Orchidaceae
tvofici orchideoidni mykorhizu (Pellegrino et al. 2016), ¢i nemykorhizni rostliny z celedi
Proteaceae, kterym piijem Zivin usnadiiuje tvorba kofenovych klastri® (Neumann & Martinoia
2002), nalezneme v nich také fadu EcM rostlin. Pro mediteranni ekosystémy severni polokoule
jsou z EcM rostlin typické zejména rody Quercus a Pinus, tvotici fidké, ale souvislé, ¢asto
monodominantni porosty (Richard et al. 2004, 2005, 2011; Rincon et al. 2014; Smith et al.
2007). V mediterannich oblastech Australie se z EcM rostlin vyskytuje rod Acacia spolecné
srody Eucalyptus a Corymbia z Celedi Myrtaceae (Brundrett 2017). Naproti tomu nejsou
znamy Zzadné druhy EcM rostlin, které by byly piivodni v kapské oblasti (Hawley & Dames
2004).

Druhovou bohatosti EcM hub v mediterannich oblastech se zabyvala fada studii, vétSina
z nich se vSak orientuje na oblasti severni polokoule. Mediteranni oblasti obvykle dosahuji
vysoké druhové bohatosti EcM hub. Na Korsice a na jihu Francie bylo nalezeno 166, resp. 129
druhtt EcM hub, z nichZ vétSinu tvofi vzacné druhy s nizkou abundanci (Richard et al. 2004,
2005, 2011). V Kalifornii bylo nalezeno az 161 druhiit EcM hub, z nichz 46 patii do oddé€leni
Ascomycota. I pfes vysokou druhovou bohatost vieckovytrusnych hub dominuji v Kalifornii
na rostlinnych kotfenech houby stopkovytrusné (Smith et al. 2007). Mediteranni oblasti severni
polokoule a Australie se vzdjemné podobaji sloZzenim spolecenstev EcM hub. Témé&f na vSech
mistech dosahuje vysoké abundance komplex druhti Cenococcum geophilum a cCeledi
Thelephoraceae, Russulaceae a Cortinariaceae, které v téchto oblastech zaroven patii
mezi druhove nejbohatsi ¢eledi EcM hub (Richard et al. 2004, 2005, 2011; Rincon et al. 2014;
Smith et al. 2007).

3 Kofenové klastry se u vyvinuly u nékterych skupin rostlin jako adaptace na nizkou uzivnost pidy.
Rostliny s kofenovymi klastry vétSinou netvoii mykorhizni asociace (Neumann & Martinoia 2002).

17



Hostitelské preference 1ze pozorovat u EcM hub na Korsice, kde se z EcM rostlin
vyskytuji rody Quercus a Arbutus (Richard et al. 2004, 2005). Pro mediteranni oblasti jsou
typické pravidelné pozary (Rincon et al. 2014; Smith et al. 2007), které vysvétluji Cetny vyskyt

casn¢ sukcesnich vieckovytrusnych hub (Cairney & Bastias 2007).

4.2.4. Temperatnilesy

V temperatnich lesich jsou rostliny silné limitovany dostupnosti ptidniho dusiku.
V porovnani s tropickymi ekosystémy dominovanymi arbuskuldrné mykorhiznimi rostlinami
se proto v temperatnich lesich vyskytuje vétsi mnozstvi linii rostlin tvoricich EcM symbiozu,
ktera jim umoziuje se s touto limitaci vyporadat (Steidinger et al. 2019). Temperatni lesy
se vyskytuji v Eurasii, Severni Americe a jihovychodni Australii (Trimble & van Aarde 2012).

Na rozdil od vyse zminénych bioma se vegetace temperatnich lesit obvykle sklada
z vét§tho mnozstvi kodominantnich, fylogeneticky vzdalenych EcM linii rostlin (Tedersoo
& Nara 2010). Eurasie a Severni Amerika spolu sdili vétSinu EcM linii rostlin (Tedersoo 2017).
Mezi nejvyznamnéjsi EcM linie rostlin holarktické oblasti patii fad Fagales, celedi Pinaceae
a Salicaceae a rod Tilia (Gao et al. 2013; Ishida et al. 2007; Tedersoo et al. 2006). Piestoze
se vétSina temperatnich lest skladad z vétsiho poctu EcM linii rostlin, vyskytuji se v Evropé
a Severni Americe také monodominantni temperatni lesy dominované rodem Quercus (Courty
et al. 2008; Dickie et al. 2009; Suz et al. 2014; Valentine et al. 2004). Oproti temperatnim
oblastem severni polokoule se odlisSné slozena spoleCenstva EcM rostlin  vyskytuji
ve sklerofylnich destnych lesich Tasmdanie, v nichz dominuje rod Nothofagus spolecné
s rostlinami ze skupin Myrtoideae a Pomaderreae (Tedersoo et al. 2008).

Druhova bohatost EcM hub je v temperatnich lesich oproti fadé¢ tropickych ekosystému
dobfte prozkoumana. Obecné dosahuji temperatni lesy vysokych hodnot druhové bohatost EcM
hub. Obzvlaste vysoka druhova bohatost EcM hub byla zjiSténa ve smiSenych lesich Japonska,
v nichZ bylo nalezeno dohromady 205 druht, jejich celkovy pocet se vSak odhaduje na vice
nez 300 druht. Z EcM hub se zde nejcastéji vyskytuje Cenococcum geophilum a mezi druhové
nejbohatsi Celedi patfi Russulaceae, Cortinariaceae, Thelephoraceae (Ishida et al. 2007).
Tyto taxony jsou hojné zastoupeny téméet ve vSech temperatnich lesich severni 1 jizni polokoule
a zahrnuji mnoho druht, které vykazuji hostitelské preference ¢i specificitu (Courty et al. 2008;
Dickie et al. 2009; Gao et al. 2013; Suz et al. 2014; Tedersoo et al. 2006, 2008). Slozenim
spolecenstev EcM hub 1 jejich druhovou bohatosti se tedy temperatni lesy podobaji
mediterannim ekosystémim. V temperatnich lesich Tasmanie se vSak na rozdil od oblasti

severni polokoule vyskytuje také rod Descolea (Tedersoo et al. 2008).
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4.2.5. Borealnilesy

V boredlnich lesich pokryvaji EcM rostliny vétSinu plochy a vyrazné dominuji
nad rostlinami arbuskuldrné mykorhiznimi (Steidinger et al. 2019). V boreélnich lesich
se vyskytuji Cetnd raseliniste, kterd jsou charakteristicka ukladanim velkého mnozstvi uhliku
do pudy, diky ¢emuz maji zdsadni vyznam pro globalni klima (Aucina et al. 2019). Tyto lesy,
nékdy nazyvané téz tajga, se vyskytuji ve vysSich latitudach Eurasie a Severni Ameriky
(Trimble & van Aarde 2012).

V borealnich lesich se vyskytuje mnoho nahosemennych rostlin. Ektomykorhizni
vegetace je zde zastoupena zejména rostlinami z ¢eledi Pinaceae (Tedersoo et al. 2012;
Tedersoo & Nara 2010), které tvofi souvislé, obvykle monodominantni porosty o vysoké
hustoté stromt (Crowther et al. 2015). Ptilezitostné se v tajze vyskytuji téz rody Betula a Alnus
z tadu Fagales (Jonsson et al. 1999; Miyamoto et al. 2022; Otsing et al. 2021).

Jelikoz Pinaceae predstavuji nejstarsi ¢eled” EcM rostlin, druhova bohatost EcM hub je
v tajze siln¢€ ovlivnéna jejich dlouhou biogeografickou historii spolecnou s touto hostitelskou
celedi (Tedersoo et al. 2012). Diky tomu dosahuji boredlni lesy vysokych hodnot druhové
bohatosti EcM hub (Tedersoo et al. 2012; Tedersoo & Nara 2010). Témét ve vSech boredlnich
ekosystémech se z EcM hub vyskytuji rody Cortinarius, Piloderma, Cenococcum, Russula,
Suillus, Rhizopogon a Lactarius (Jonsson et al. 1999; Miyamoto et al. 2021, 2022; Otsing et al.
2021; Wurzburger et al. 2004). Slozeni spolecenstev EcM hub je v raseliniStich podobné, jako
v okolnich lesich. Kvili nizsi hustoté kotentt EcM rostlin, vysokému obsahu piidni vody a nizsi
koncentraci Zivin vSak raSelinist€¢ dosahuji oproti okolnim boredlnim lesim niZ§i druhové
bohatosti EcM hub (Aucina et al. 2019; Wurzburger et al. 2004).

V boredlnich lesich se obvvykle vyskytuje velké mnoZstvi druhtt EcM hub vykazujicich
hostitelskou specificitu. Patii mezi né rody Suillus a Rhizopogon tvotici asociace s rostlinami
z Celedi Pinaceae, rod Almnicola specificky k rostlinnému rodu Alnus a také rod Leccinum
asociujici s opadavymi stromy (Miyamoto et al. 2022).

Dulezitou disturbanci ovlivilujici sloZeni spolecenstev EcM hub v tajze piedstavuji asté
poZary, které podporuji frekventovany vyskyt €asné sukcesnich druhit EcM hub. Napftiklad
na pozarem zasazenych mistech v borealnich lesich vychodni Sibife dominuji rody Suillus,
Amphinema a Wilcoxina, zatimco na mistech pozarem nezasazenych dominuji zejména rody
Lactarius, Russula a Cortinarius (Miyamoto et al. 2021). V borealnich lesich severniho
Svédska bylo zjiiténo, Ze Setné pozary i pies jejich vliv na sloZeni spoleenstev EcM hub nijak

vyrazné neovliviiuji celkovou druhovou bohatost ECM hub v ekosystému (Jonsson et al. 1999).
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4.2.6. Tundra

Rostliny zijici v arktickych oblastech jsou vystaveny taméjSim drsnym klimatickym
podminkam, které jim poméhaji piekonat mykorhizni houby. V arktické tundfe jsou rostliny
limitovany nizkou dostupnosti vody a Zivin v pud¢, nizkou teplotou a také kratkym vegetatnim
obdobim (Botnen et al. 2014). Arkticka tundra se nachazi v polarnich oblastech Eurasie
a Severni Ameriky (Trimble & van Aarde 2012).

V tundfe nalezneme jak rostliny nemykorhizni, tak i rostliny tvofici arbuskularni,
erikoidni a EcM symbidzu. V dusledku drsného klimatu je arkticka flora zastoupena zejména
bylinami a dfevinami nizkého vzrstu. Z EcM rostlin v tundie dominuji piredevsim rostliny
ze skupin Salicaceae, Betulaceae, Dryadeae, rod Kobresia a druh Bistorta vivipara. Tyto linie
obvykle tvoii smiSené porosty, které¢ jsou kromé arktické tundry typické také pro alpinské
vysokohoti vykazujici podobné klimatické podminky (Botnen et al. 2014; Gardes & Dahlberg
1996).

Vzhledem k srovnatelnym klimatickym podminkdm a sloZeni spolecenstev EcM rostlin
arktickeé a alpinské tundry dosahuji EcM houby v obou téchto ekosystémech podobného sloZeni
spoleCenstev. Mezi taxony EcM hub s nejvyssi druhovou bohatosti a nejvyssi frekvenci vyskytu
v tundie patii ¢eledi Thelephoraceae, Cortinariaceae a Inocybaceae (Bjorbakmo et al. 2010;
Geml et al. 2012; Timling et al. 2012). Ektomykorhizni houby v tundfe vykazuji nizké
hostitelské preference a specificitu. Asociace s generalistickymi druhy EcM hub totiZ rostlindm
v prosttedi s drsnymi klimatickymi podminkami usnadiiuje kolonizaci novych mist (Botnen
et al. 2014; Timling et al. 2012). Pfestoze latituda v ramci arktické tundry ovlivituje sloZeni
spolecenstev EcM hub, nemé vyrazny vliv na jejich druhovou bohatost (Bjorbaekmo et al. 2010;

Timling et al. 2012).

4.3.Vliv klimatu na druhovou bohatost ektomykorhiznich hub

Druhové bohatost vétSiny makroorganismli se vyrazné 1i§i v oblastech s odliSnymi
klimatickymi podminkami (Francis & Currie 2003; Hawkins et al. 2003; Willig et al. 2003).
Klimatické proménné, jako je teplota a mnoZzstvi srazek, totiz ovliviiuji fadu evolucnich
procest, které maji vliv na druhovou bohatost organismll. Mezi tyto evolucni procesy patii
zejména speciace, extinkce ¢i disperze jednotlivych biologickych druhi (Ricklefs 2004; Wiens
& Donoghue 2004). Nékteré oblasti s klimatickymi podminkami vhodnymi pro dané skupiny
organismu dosahuji vysoké druhové bohatosti, jelikoZ se v nich jednotlivé skupiny organismi
vyvijely dlouhou dobu, coz umoznilo akumulaci velkého mnozstvi druhti prostiednictvim
speciace. Nevhodné klimatické podminky mohou téZ branit disperzi jednotlivych biologickych
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druht do novych oblasti (Ricklefs 2004; Wiens & Donoghue 2004). Podstatna cast
makroorganismi dosahuje nejvysSich hodnot druhové bohatosti v rovnikovych oblastech
s vysokymi primérnymi ro¢nimi srdzkami a teplotou (Willig et al. 2003). Kromé vyse
zminénych procesti k vysoké druhové bohatosti v oblastech s tropickymi klimatickymi
podminkami pfispiva také skutecnost, ze vétsSi mnozstvi biologickych druhi dokaze zit
v teplych a vlhkych oblastech, nez v prostiedi chladném a suchém (Currie et al. 2004).

Na rozdil od vétSiny makroorganismti vSak dosahuji EcM houby nejvyssi druhové
bohatosti v rozmezi pramérné ro¢ni teploty mezi 5 a 20 °C, coz odpovida teploté v temperatnich
oblastech. Teplota ma na druhovou bohatost EcM hub vétsi vliv nez vzdalenost od rovniku,
jelikoz subalpinské ekosystémy v temperatnich latitudach dosahuji nizkych hodnot druhové
bohatosti EcM hub. Vysoka teplota ve vlhkych tropech miize urychlovat metabolické procesy
v pudé€ vedouci k rychlému obratu Zivin a slabé¢ stratifikaci piid, a tim pfispivat k nizké druhové
bohatosti EcM hub (Tedersoo et al. 2012, 2014). Tropické lesy naopak dosahuji vysoké druhové
bohatosti saprotrofnich hub (Tedersoo et al. 2014), s nimiz EcM houby kompetuji o mineralni
ziviny (Fernandez & Kennedy 2016). Rychly obrat zivin a slaba stratifikace ptid jsou
v tropickych lesich také zpisobeny pfitomnosti velkého mnozstvi ¢lenovcu, ktefi Cerstve
opadané listy rostlin rychle zpracuji (Illig et al. 2008; Sadnchez-Galindo et al. 2022).

Od vétsiny makroorganismti se EcM houby li§i mimo jiné nizkou druhovou bohatosti
v oblastech s vysokymi primérnymi ro¢nimi srazkami. Niz§i druhovd bohatost EcM hub
v takovych oblastech miiZze byt zplisobena oxidativnim stresem vyvolanym nizkou dostupnosti
kysliku ve vodou nasycenych pidach. Ektomykorhizni houby mohou byt v prostfedi
s vysokymi srazkami také horSimi kompetitory oproti jinym skupindm mikroorganismi
(Tedersoo et al. 2012). Naopak v oblastech s niz§imi srazkami mohou hostitelské rostliny svym
mykobiontiim usnadnit kompetici proti jinym mikroorganismim zpfistupnénim podzemni
vody. Tento proces je pohanén procesem hydraulického zdvihu*, diky némuz dok4Zzou rostliny
zasobovat své mykobionty vodou ziskanou z hlubokych vrstev ptidniho horizontu. Diky tomu
maji EcM houby, na rozdil od saprotrofnich a parazitickych hub, s nimiZ EcM houby kompetuji,

zajiStén prisun vody i béhem obdobi sucha (Querejeta et al. 2003).

* Pfi hydraulickém zdvihu proudi voda z hornich kofenii rostlin do ptidy s niz8i hodnotou vodniho
potencialu, zatimco koteny v hlubsich vrstvach ptidy vodu vstiebavaji (Caldwell et al. 1998).
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4.4.Vliv padniho chemismu na druhovou bohatost ektomykorhiznich hub

Jednim z hlavnich benefitd EcM symbiozy pro rostliny je zpfistupnéni ptidnich zivin.
Rostliny, které rostou na ptadach s vysokou dostupnosti zZivin, nejsou oproti stanovistim
s nizkou dostupnosti ptadnich Zivin na ektomykorhize tolik zavislé, jelikoz si dokazou zajistit
velkou ¢ast zivin samy. Naopak nizka dostupnost zivin v prostfedi miize podporovat tvorbu
ektomykorhizy a tim vytvaret zdroj zivin pro EcM houby, které jsou na svych hostitelskych
rostlindch obecné Zivotné zavislé (Smith & Read 2008). VEtsi mnozstvi zivin dostupnych
pro EcM houby pak mtize zvySovat pocet jedincti a tim i zivotaschopnost jednotlivych populaci,
coz dale zvySuje celkovou druhovou bohatost spolecenstev EcM hub (Storch et al. 2018).

V temperatnich a boredlnich ekosystémech jsou EcM rostliny limitovany obsahem
rostlinami vyuzitelnych forem ptadniho dusiku. Dusik se v pudé vyskytuje predevsim
v komplexnich organickych sloucenindch. EcM houby ho diky svym enzymim z téchto
komplexnich sloucenin vyvazuji a nasledné jej hostitelskym rostlindm ptedavaji ve formé
jednodussich sloucenin (Smith & Read 2008). Dusik vSak neovliviiuje jen rozsiteni EcM
rostlin, ale také druhovou bohatost jejich mykobionti. V pudé se dusik mize vyskytovat
ve velkém mnozstvi rozliSnych forem a jednotlivé druhy EcM hub spolu o plidni dusik
kompetuji. Rizné druhy EcM hub se vzajemné 1i$i ve své enzymatické vybaveé a zamétuji se
na vyhledavani rozdilnych forem dusiku, coz mize umoznit koexistenci vétsiho mnozstvi
druhtt EcM hub v dusledku snizeni kompetice rozdélenim pidni niky (Buée et al. 2007; Talbot
& Treseder 2010).

Houby obecné dokadZou, na rozdil napt. od bakterii, zit pfi pomémé Siroké valenci
pudniho pH. Pfi plidnim pH vzdaleném od hodnot optimalnich pro houby vsak muze dojit
k inhibici jejich Zivotnich funkei (Rousk et al. 2010). Naopak optimalni hodnoty pH umoZzuji
houbam v daném prostiedi prosperovat, coz mize zvySovat jejich abundanci a tim i celkovou
druhovou bohatost (Rousk et al. 2010; Storch et al. 2018). Ektomykorhizni houby dosahuji
nejvyssi druhové bohatosti v mirn¢ kyselych pidach. Padni pH mohou ovliviiovat nékteré
druhy rostlin. Napft. druhy Pinus sylvestris a Picea abies pudni pH snizuji, coz mize ptispivat
k vys$si druhové bohatosti EcM hub v temperatnich a boreédlnich ekosystémech, ve kterych tyto
rostliny vytvaieji husté a souvislé porosty (Smith & Read 2008; Tedersoo et al. 2014, 2020).
Vliv pH na druhovou bohatost EcM hub se vSak mirné 1isi v tropickych a temperatnich
ekosystémech. V temperatnich oblastech dosahuji EcM houby oproti tropickym ekosystémim
nejvyssi druhové bohatosti pii vysSich, ale stale mirn€ kyselych hodnotach pH (Partel et al.

2016).
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4.5.Vzajemné interakce environmentalnich faktord

Zminéné environmentalni faktory vétSinou neptisobi na druhovou bohatost EcM hub
odd¢leng, ale vzajemné spolu interaguji (Tedersoo et al. 2014). Klimatické proménné jsou silné
ovlivnény vzdalenosti od rovniku. Primémé mnozstvi rocnich srazek dosahuje nejvyssich
hodnot v rovnikovych latitudach. S rostouci latitudou jejich mnozstvi klesa pftiblizné
do obratnikovych oblasti, kde se tento trend obraci a mnozstvi srazek nasledné¢ do oblasti
v temperatnich latitudach roste. Od temperatnich zemépisnych sitek mnozstvi srazek postupné
také klesa primérna rocni teplota (Feulner et al. 2013). Teplota a mnoZzstvi srazek ovliviluji
napi. dostupnost vody a zivin pro hostitelské rostliny, coz mize mit vliv na jejich rozsiteni
a fylogenetickou diverzitu (Tedersoo et al. 2014). Nizsi teplota ve vyssich latitudach téz snizuje
rychlost dekompozice. JelikoZ EcM houby zpfistupiiuji hostitelskym rostlinam dusik, jeho
nizkd dostupnost vlivem nizké dekompozice favorizuje dominanci EcM hub v chladnych
oblastech. Naopak arbuskularné mykorhizni houby zpfistupiuji rostlindm zejména fosfor
a dominuji v teplych oblastech s vyssi rychlosti dekompozice a vyssi dostupnosti dusiku
(Steidinger et al. 2019). Velka ¢ast mikroorganismil vykazuje pii vyssi teploté a vlhkosti vyssi
biologickou aktivitu (Pietikdinen et al. 2005). Biologickéd aktivita mikroorganismii muze
ovliviiovat pudni pH, jelikoz mikroorganismy produkuji enzymy, jejichz ptisobeni uvoliuje
do pudy anionty a kationty (Liu et al. 2020; Wang et al. 2023). Ptadni pH pak mtize ovliviiovat
dostupnost mineralnich latek dtlezitych pro EcM houby i rostliny, jako je napt. vapnik a hoi¢ik
(Miyazawa et al. 2001). Z takto komplexnich vztaht mezi jednotlivymi environmentalnimi
faktory je patrné, Ze zména nékterého z téchto faktorti (jako napt. v souc€asnosti probihajici
zména klimatu) muze vést ke zméné druhové bohatosti EcM hub na velkych prostorovych

Skalach nejen piimo, ale také nepfimo indukci zmén ostatnich environmentélnich faktord.

4.6. Porovnani diverzity EcM hub mezi riznymi ekosystémy

wewvr

bohatost EcM hub na velkych prostorovych S$kalach. Tato ¢ast prace se jiz zaméfuje
na samotnou diverzitu EcM hub na globalni Skéle, za niz zminéné faktory stoji. VéEtSina
makroorganismti dosahuje nejvyssi druhové bohatosti v nizkych latitudach (Mittelbach et al.
2007), cemuz odpovida i druhova bohatost hub saprotrofnich a parazitickych. Od téchto skupin
se vSak svym gradientem diverzity znac¢n¢ lisi EcM houby, jejichz druhova bohatost vrcholi

v temperatnich a mediterannich oblastech severni polokoule (Tedersoo et al. 2014).
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V riznych ekosystémech se miize slozeni spolecenstev EcM hub vyrazné lisit, nebo
se naopak mlze vzdjemn¢ podobat, v zavislosti na faktorech, jako je biogeografickd historie
a roz$iteni hostitelskych rostlin. Spoleenstva EcM hub z temperatnich lest severni polokoule
se svym slozenim podobaji boredlnim lestim a arktické tundfe. Tyto oblasti totiz predstavuji
soucasné, ¢i historické arealy rozsifeni nejstarsi Celedi hostitelskych rostlin, Pinaceae. Naopak
temperatni lesy jizni polokoule se slozenim spole¢enstev EcM hub nejvice podobaji tropickym
destnym lesim a mediterannim oblastem, jelikoz se mnoho taxonti EcM hub rozsitenych
v temperatnich a mediterannich oblastech Australie vyskytuje také v tropickych destnych lesich
Nové Guiney (Tedersoo et al. 2014).

Environmentalni faktory neovliviiuji pouze celkovou druhovou bohatost EcM hub,
ale také jejich fylogenetickou diverzitu. Jednotlivé fylogenetické linie EcM hub vykazuji
tf1 hlavni vzorce v roz§ifeni: kosmopolitni, holarktické (zahrnujici Evropu, Severni Ameriku
a Asii) a australské (zahrnujici Australii, Novy Zéland a Patagonii). V regionech holarktické
oblasti se zastoupeni linii EcM hub vzijemné zna¢né podoba. Ve vSech trech svétadilech
holarktické oblasti jsou zastoupeny vSechny fylogenetické linie EcM hub kromé linii
/austropaxillus a /descolea. Naproti tomu nejsou zndmy Zadné linie, jejichZ rozsifeni by bylo
omezeno pouze na tropické oblasti. Linie /austropaxillus a /descolea se vyskytuji v regionech
australské oblasti, které naopak kompletné postradaji zastupce 11 linii. Globalni rozsifeni
vykazuje dohromady 16 linii, mezi néz patii napt. /tomentella-thelephora a /russula-lactarius
(Tedersoo et al. 2010a).

Naprosta vétSina studii, které se zabyvaji diverzitou EcM hub, se zamé&fuje na jejich
lokalni (alfa) diverzitu. O celkové pocetnosti druhtit EcM hub vyskytujicich se v jednotlivych
biogeografickych oblastech toho vi soucasna véda podstatné méng. Z geografickych oblasti
dosahuje nejvyssi regiondlni (gamma) diverzity EcM hub Evropa s 2375 nalezenymi druhy,
nasledovana vychodni Asii s 1780 druhy a Australii s 1103 druhy. Naopak nejnizsi regionalni
diverzity EcM hub dosahuje Madagaskar a Novy Zéland s 304, resp. 309 nalezenymi druhy
(Tedersoo et al. 2014). Tyto vysledky vSak mohou byt zkresleny skutecnosti, ze v Evropé
probiha vyrazn€ intenzivnéj$i vzorkovani a vyzkum, neZ napf. v tropickych oblastech

(Tedersoo et al. 2010a, 2014).
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5. Zavér

Druhova bohatost EcM hub je na velkych prostorovych skalach ovlivnéna mnoha
faktory, které spolu vzajemné interaguji. Dlouhou dobu pievladalo minéni, ze rozsiteni
mikroorganismu, mezi néz patii i EcM houby, odpovida hypotéze Baase Beckinga, podle niz
jsou rtizné druhy mikroorganismi diky svym vysokym disperznim schopnostem na Zemi
rozsifeny kosmopolitné, ale limitujici environmentalni faktory mohou brénit mikroorganismim
uspésné kolonizaci prostfedi (Baas Becking 1934, podle De Wit & Bouvier 2006).
Kosmopolitnimu rozsifeni jednotlivych druhi EcM hub vSak ¢astecné brani jejich disperzni
limitace. Pokud by déle byly EcM houby rozsifeny pouze dle environmentalnich faktora
prostiedi, mély by se ve stejnych latitudach severni i jizni polokoule vyskytovat stejné taxony.
Na jizni polokouli se vSak nevyskytuje tfada linii EcM hub typickych pro oblasti severni
polokoule, jako napft. /geopora a /wilcoxina, a naopak na severni polokouli zcela chybi linie
/descolea (Tedersoo et al. 2010a). Rozsifeni EcM hub totiz kromé environmentalnich faktort
siln¢ ovliviluje biogeografickd historie, kterou EcM houby prodé¢laly spolecné se svymi
hostitelskymi rostlinami. Z environmentalnich faktorG hraje dualeZitou roli pfedevSim
fylogeneticka diverzita a hustota hostitelskych rostlin, nebot’ na nich jsou EcM houby zivotné
zavislé (Smith & Read 2008). Vysoka fylogenetickd diverzita hostitelskych rostlin mize
umoznit koexistenci velkého mnozstvi druhit EcM hub s hostitelskymi preferencemi, coz
je pozorovatelné zejména v temperatnich lesich typickych vyskytem vétStho mnozstvi
kodominantnich linii EcM rostlin (Tedersoo & Nara 2010). JelikoZ vSak ostatni biomy (tropické
destné lesy, savany, mediteranni oblasti, tajga a tundra) obvykle dosahuji nizké fylogenetické
diverzity hostitelskych rostlin a EcM houby obecné vykazuji nizké hostitelské preference
(Kennedy et al. 2003; Pdlme et al. 2018), je jejich druhova bohatost na globalni $kéle ovlivnéna
zejména hustotou EcM vegetace.

Naprosta vétSina védeckych studii zabyvajicich se diverzitou EcM hub se zaméiuje
na jejich lokdlni (alfa) diverzitu. Regiondlni (gamma) diverzit¢ EcM hub je ve védecké
literatufe vénovéana jen malad pozornost, a tak se tato oblast nabizi jako moZny smér budouciho
vyzkumu.

Nastinénou problematikou bych se chtél dale zabyvat i ve své diplomové praci vedené
v Mikrobiologickém ustavu Akademie véd, ve které by byly pro studium faktorii ovliviiujicich
diverzitu fylogenetickych linii EcM hub na velkych prostorovych skalach vyuzity genové

sekvence a environmentalni metadata z databaze GlobalFungi (Vétrovsky et al. 2020).
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